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摘要 : 黑鱼 钱 (Sarcocheilichthys nigripinnis) 为 广泛 分 布 于 东亚 地 区 的 小 型 淡水 鱼 类 ， 是 生物 地 理学 研究 的 恨 好 材料 。 该 丰 
究 以 线粒体 细胞 色素 bp (Cytb) 基因 序列 为 分 子 标 记 ， 对 中 国 8 个 水 系 20 个 采样 点 的 黑鱼 钙 共 142 尾 个 体 进行 遗传 变异 及 
生物 地 理学 过 程 分 析 。 遗 传 多 样 性 分 析 结 果 表 明 ，142 条 Cyt b 基因 序列 共 检 测 出 56 个 单 倍 型 ， 总 体 单 倍 型 多 样 性 较 高 
Ci=0.971)， 而 核 音 酸 多 样 性 较 低 〈 二 0.0212)， 平 均 遗 传 距离 较 小 〈2.2% )。 分 子 系统 发 育 树 结 果 表 明 ， 黑 鱼 钙 种 群 分 为 7 
个 谱系 ， 以 秦岭 为 界 可 分 为 南 、 北 两 大 文系 ， 北 方 文系 分 化 时 间 较 早 〈 谱 系 工 ) 而 南方 文系 分 化 程度 较 高 (谱系 了 [~VI)。 该 
研究 结果 进一步 揭示 了 克 氏 CS. czerskii 的 物种 形成 过 程 ， 估 算 其 祖先 在 较 晚近 时 期 (~1.03 Ma) 由 黄河 水 系 的 黑鱼 钙 分 
化 而 来 。 谱 系 生物 地 理学 分 析 显 示 ， 黑 鱼 鲁 的 各 地 理 种 群 表现 为 由 北向 南 逐 渐 演 化 的 趋势 ， 地 理 隔 离 可 能 是 限制 该 物种 扩散 
和 基因 交流 的 主要 原因 。 分 子 钟 分 析 显 示 , 分 化 时 间 发 生 于 0.95~3.92 Ma。 种 群 历史 动态 结果 则 推测 黑 鳍 钙 经 历 过 种 群 扩 张 ， 
该 过 程 可 能 与 更 新 世 冰 期 与 间 冰 期 的 更 迭 相 关 。 


关键 词 : 系统 谱系 生物 地 理学 ， 黑 鳍 钱 ， 细 胞 色素 b 基因 ; 更 新 世 冰 期 ， 地 理 隔 离 
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Phylogeographic analyses of Sarcocheilichthys nigripinnis (Teleostei: 
Cyprinidae) based on mitochondrial DNA Cyt b gene sequences 
Si-Qing LIU'?, Qiong-Ying TANG!, Xiao-Juan LI” °, Huan-Zhang LIU" 
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Abstract: Sarcocheilichthys nigripinnis is a small cyprinid fish widely distributed in East Asia, and it has been widely used in 
biogeographic analyses of freshwater fishes in China. In the present study, 142 S. nigripinnis individuals from 20 sampling sites in 
eight river systems were collected to investigate its phylogeography and genetic variations.. Populations from the Yellow River 
represent northern clade and all others represent southern clade. The results showed that 56 haplotypes were identified as 
mitochondrial DNA (mtDNA) Cyt b gene of 1 140 bp length. Relatively high haplotype diversity (h=0.971) and low nucleotide 
diversity (270.0212) were detected, and the estimated average genetic distance was 2.296. Moreover, a neighbor-joining (NJ) tree 
revealed seven strongly supported lineages. Populations from the Yellow River were located at the basal position, whereas the 
remaining populations were more derived. Our results indicate that S. czerskii might have been evolved from S. nigripinnis in the 
Yellow River —1.03 Ma. Based on the phylogeographical analysis of S. nigripinnis, we also suggest that vicariance, following 
mountain uplift and drainage isolation, plays an important role in producing evolutionary lineage differentiations. Moreover, 
molecular dating estimated that the divergence time of S. czerskii could be dated back to 0.95—3.92 Ma. Mismatch distribution 
analysis and neutrality tests also suggested the recent demographic expansions of S. nigripinnis populations, and that the effects of 
Pleistocene climatic changes could be a vital factor of the population dynamics of S. nigripinnis. 


Keywords: Phylogeography; Sarcocheilichthys nigripinnis; Cyt b; Pleistocene glaciations; Vicariance 
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谱系 地 理学 (phylogeography) 以 生物 分 子 谱 
系 为 基础 ， 分 析 生物 地 理 分 布 格局 的 演化 过 程 和 历 
史 原 因 。 传 统 生 物 地 理学 强调 高 阶 元 的 地 理 分 布 形 
式 ， 谱 系 地 理学 则 偏重 近 缘 物种 (closely related 
species), 强调 其 共同 起 源 历 史 , 多 研究 种 内 族群 间 
的 亲缘 关系 , 及 其 时 空 发 展 变化 (Avise et al, 1987). 
中 国 是 世界 上 生物 多 样 性 最 丰富 的 国家 之 一 ， 

尤其 是 鱼 类 ， 占 世界 鱼 类 总 数 ~10.8%， 其 中 ， 淡 水 
鱼 类 ~1 600 种 (Froese & Pauly, 2013)。 第 三 纪 晚 期 ， 
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水 系 种 群 的 分 化 时 间 及 其 生物 地 理学 过 程 ， 最 后 讨 
论 黑 鳍 钱 种 群 历史 动态 与 种 群 分 化 的 关系 。 
1 材料 与 方法 
1.1 研究 用 标本 

Æ W R A W f (Rhinogobio typus), W4% 
( Hemibarbus maculatus), VA J& fg JB HJ IE fR CS. 


sinensis), "Và CS. parvus), ZRdUfi& CS. lacustris) 
Ail va EAR P ASTE, ER KEKA 




















青藏 高 原 的 抬升 导致 了 季风 气候 的 形成 以 及 随 2 
产生 的 东亚 江河 平原 区 特殊 鱼 类 区 系 ， 且 其 向 南 和 
向 北 分 布 的 范围 ， 是 东亚 淡水 鱼 类 地 理 区 划 的 重要 
KIE (Chen et al, 1986)。 分 子 层 面 的 深入 分 析 对 进 
一 步 揭示 鱼 类 地 理 分 布 格局 的 形成 历史 很 有 必要 






























































东南 地 区 入 海河 流 的 黑鱼 钱 共 142 尾 个 体 进行 物种 
遗传 变异 及 生物 地 理学 分 析 。 其 中 ， 新 采集 个 体 共 
112 Æ, F 2010—2012 年 采 自 我 国 江西 、 浙 江 、 福 
建 和 广东 等 省 的 7 个 水 系 ， 其 余 30 尾 分 布 于 黄河 
与 长 江水 系 的 样本 为 本 实验 室 早 年 所 采集 ， 且 其 相 






























































近年 来 ， 利 用 线粒体 DNA (mtDNA) 为 分 子 标记 
究 东 亚 淡 水 鱼 类 的 谱系 生物 地 理学 已 有 较 多 报 
道 (Chen et al, 2007; Li et al, 2009; Lin et al, 2010; 
Perdices et al, 2004; Perdices et al, 2005; Xia et al, 
2005; Xiao & Zhang, 2000; Yang et al, 2012). 

fik CSarcocheilichthys) WRAS Hik, RJE 
SH CCypriniformes) 鲤 科 (Cyprinidae) fit] V] 
(Gobioninae )， 是 东亚 地 区 常见 小 型 淡水 鱼 类 ， 在 
中 国 、 朝 鲜 、 日 本 、 俄 罗斯 和 越南 北部 均 有 分 布 ， 
中 国境 内 共有 8 个 种 和 亚 种 CBánárescu & Nalbant, 
1973; Yue, 1998)。 其中, 黑 鳍 钱 (Sarcocheilichthys 
nigripinnis ) 分 布 其 广 , 几乎 遍布 全 国 主要 水 系 (Yue， 
1998)， 是 研究 淡水 鱼 类 生物 地 理学 过 程 的 良好 材 
料 。 目 前 ， 钱 属 鱼 类 研究 主要 集中 在 分 类 学 、 生 物 
学 、 分 子 系统 发 育 及 物种 分 化 等 方面 CBánárescu & 
Nalbant, 1973; Fujita et al, 2008; Guo et al, 1995; Luo 
et al, 1977; Yan et al, 2012; Yonezawa, 1958; Zhang et 
al, 2008). 

本 研究 组 于 2008 年 发 表 了 关于 钱 属 鱼 类 系统 
发 育 及 物种 形成 方面 的 研究 成 果 ， 在 属 内 种 间 阶 元 
上 对 黑鱼 鲁 所 处 的 系统 发 育 位 置 及 其 物种 分 化 等 
问题 进行 了 讨论 Zhang et al, 2008). 在 此 基础 之 
上 ， 本 研究 新 增 较 多 样本 ， 通 过 mtDNA 细胞 色素 
b3kp] Cytb) 的 序列 信息 ， 对 分 布 在 中 国 的 黑鱼 
钱 进 行 物种 分 化 和 种 群 地 理 隔离 方面 的 深入 研究 。 
首先 ， 在 重建 黑鱼 钱 种 群 系统 发 育 关系 的 基础 上 ， 
分 析 该 物种 北方 和 南方 种 群 之 间 的 分 化 情况 以 及 
RER CS. czerskii) 的 物种 形成 ， 其次， 探讨 不 同 
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应 分 子 序列 已 发 表 于 GenBank (Zhang et al, 2008). 
所 有 样本 均 用 95% 酒 精 固定 , 保存 于 中 国 科 学 院 水 
生生 物 研 究 所 淡水 鱼 类 博物 馆 。 具 体 采 集 信 息 及 采 
样 地 见 表 1 和 图 1。 
1.2 基因 组 DNA 提取 、PCR 扩 增 与 序列 测定 

本 研究 采用 高 盐 抽 提 法 (Liu et al, 2010) 提取 
基因 组 DNA。 扩 增 Cyt b 基因 的 引物 为 L14724: 
GACTTGAAAAACCACCGTTG 和 Hl5915 : 
CTCCGATCTCCGGATTACAAGAC (Xiao et al, 
20010. PCR 反应 总 体积 为 50 uL: 10xBuffer 5 uL, 
dNTPs 0.75 pL 每 种 碱 基 浓 度 为 2.5 mmol/L), 5l 
物 各 1.2 uL (10 umol/L), Taq 酶 2.0 Us PCR 反应 
条 件 : 95 'C 预 变性 3 min; 94 'C 变 性 30 s，54 CE 
火 45s，72 CC 延伸 1 min，35 个 循环 ，72 CC 延伸 5 
min. PCR 产物 用 1% 琼 脂 糖 电泳 检验 ， 送 北京 诺 赛 
基因 组 研究 中 心 有 限 公司 完成 序列 测定 。 
13 ”数据 分 析 

DNA 序列 比 对 使 用 Clustalx 1.8 软件 
(Thompson et al, 19975, JffE SEAVIEW 程序 
(Galtier et al, 1996) 中 进行 手工 调整 。 序 列 中 各 碱 
基 含 量 及 变异 情况 由 MEGA 4.0 软件 (Tamura et al, 
2007) 分 析 ， 并 采用 Kimura 双 参 数 模 型 (Kimura, 
19800 计算 转换 / 颠 换 比率 与 种 群 内 及 种 群 间 的 遗传 
距离 。 遗 传 多 样 性 统计 和 种 群 扩 张 中 性 检验 采用 
DNAsp 5.1 软件 (Librado & Rozas, 2009). 3454) 
化 系数 与 错 配 分 布 Cmismatch distribution) 及 其 参 
数 在 Arlequin 3.5 软件 CExcoffier & Lischer, 2010) 
中 计算 。 分 子 系统 树 构 建 采 用 邻接 法 (neighbor 














































































































































































































































































































5 期 刘 思 情 等 : 


表 1 


基于 线粒体 细胞 色素 b 基因 的 黑钱 


如 (Sarcocheilichthys nigripinnis ) 





ESÉSR CS. nigripinnis) 种 群 样本 采集 





生物 地 理学 过 程 分 析 


言 息 及 单 倍 型 分 布 
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Table 1 Details of sampling locations, sample sizes, numbers of haplotypes, and GenBank accession numbers of S. nigripinnis 









































































































































水 系 采样 地 编号 样本 数 Cn) 单 倍 型 〈 个 体 数 ) GenBank 登录 号 
Drainage Sample Sample Sample size Haplotypes GenBank accession 
systems locations code (n) (number of individuals ) numbers 
黄河 陕西 洛 南 HH 4 Hap38 (2) , Hap39 (1) , Hap40 (1) EF193430 - EF193432 
长 江上 游 南充 CJUI 3 Hap41 (3) EF193454 
简阳 CJU2 1 Hap42 (1) EF193453 
泸州 CJU3 3 Hap43 (3) EF193450 
Hl CJU4 3 Hap44 (2) , Hap45 (1) EF193451, EF193452 
长 江 中 游 湖北 宜昌 CJMI 3 Hap46 (2) , Hap47 (1) EF193444, EF193445 
湖南 岳阳 CJM2 3 Hap48 (1) , Hap49 (1) , Hap50 (1) EF193436, EF193438, EF193439 
湖北 武汉 CJM3 5 Hap51 (2) , Hap52 (2) , Hap53 (1) EF193434, EF193437 EF193441 
长 江 下 游 江西 南昌 CIL1 2 Hap54 (2) EF193440 
江西 性 阳 CJL2 1 Hap55 (1) EF193435 
安徽 黄山 CJL3 1 Hap56 (1) EF193442 
江西 上 饶 CJL4 16 s s , Hap2 (4) ,Hap3 (1) , Hap4 (2), KF013952 - KF013956 
钱塘 江 浙江 开化 QT 7 Hapl (2) , Hap4 (3) , Hap6 (1) , Hap7 (1) KF013957, KF013958 
LIT. WMT Z OJ 19 Hap8 (12) , Hap9 (6) , Hap10 (1) KF013959 - KF013961 
Hapll (5) , Hap12 (2) , Hapl3 (4) , Hapl4 
木兰 溪 福建 仙 游 ML 27 (2), Hap15 (3), Hap16 (2), Hap17 (2), Hapl8 — KF013962 - KF013972 
(2) , Hapl9 (1) , Hap20 (3) , Hap21 (1) 
九龙 江 福建 漳 平 JL 6 Hap22 (3) , Hap23 (3) KF013973, KF013974 
韩 洒 福建 长 ; HJI 27 ded ; P uis ^ mE : H prd KF013975 - KF013981 
广东 大 埔 HJ2 2 Hap31 (1) , Hap32 (1) KF013982, KF0139583 
MES HJ3 3 Hap33 (1) , Hap34 (1) , Hap35 (1) KF013984 - KF013986 
E Si 广东 韶关 ZJ 6 Hap36 (5) , Hap37 (1) KF013987, KF013988 
合计 142 56 
“EF” 开 头 的 GenBank 登录 号 为 Zhang et al (20080 中 发 表 的 序列 ;“KF” 开 头 的 GenBank 登录 号 为 本 研究 新 测序 列 ， 字 体 加 粗 的 单 倍 型 代表 共 
享 单 倍 型 。 


Sequences with GenBank accession numbers starting with *EF" were obtained from Zhang et al (2008); sequences with GenBank accession numbers starting 





with “KF” were obtained in this work; bold indicates shared haplotypes. 





joining, NJ)、 最 大 简约 法 (maximum parsimony, MP) 
和 贝 叶 斯 法 (Bayesian inferences, BI). HP, NJ 
和 MP 法 在 PAUP*4.0 b10 软件 (Swofford, 2002) 中 
进行 ，BI 法 采用 MrBayes v.3.1.2 软件 CRonquist & 
Huelsenbeck, 2003). NJ 和 MP 系统 树 各 分 支 置 信 度 
采用 1000 次 自 展 分 析 Cbootstrap analysis) 进行 重 
复 检验 。BI 分 析 运 行 4 个 马尔 科 夫 链 ， 共 运行 500 
万 代 。 利 用 Modeltest 3.7 软件 (Posada & Crandall, 
1998) 选择 最 适 核 苷 酸 替 代 模 型 C GTRHHG ， 

1-0.5764, G-0.8906) 用 于 NJ 和 BI 分 析 。 分 化 时 间 





























































































































估算 采用 BEAST 1.6 (Drummond & Rambaud, 2007) 
软件 ， 核 苷 酸 替 代 模 型 设置 为 HKY， 分 子 钟 模型 选 














择 松散 分 子 钟 (relaxed clock: uncorrelated lognormal )， 
取 平 均值 及 95% 最 高 后 验 密度 区 间 (95% highest 











posterior density interval, HPD) 作为 分 化 时 间 。Cytb 

















基因 





因 平 均 替 代 率 采用 





1.05%/Ma (million years ) 


(Dowling et al, 2002; Yang et al, 2012). 


2 结果 


2.1 ”线粒体 细胞 色素 b 的 序列 变 


本 研究 





新 获得 7 个 水 系 9 个 地 理 位 点 


异 与 单 倍 型 
t 112 Æ 
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发 表 的 序列 ， 








ER T-28.496, 


A+T (55.9%) 含量 高 于 G+C (44.190). 





颠 换 比 为 12.4:1.0。 


Efe mee Cyt b 基因 ) 











E 序列 , An EAR 





究 组 已 


共 得 到 包含 142 条 序列 全 长 1140 bp 
的 数据 集 。 序列 分 析 显 示 
简约 信息 位 点 为 147 个 。 


iin t 164 个 , 其中， 
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图 1 本 研究 中 黑 鳍 钱 样 本 的 分 布地 图 (人 A: 采样 点 ) 








Figure 1 Specimen distribution of S. nigripinnis in present study C A: sampling locations) 




















所 有 Cyt b 基因 序列 共 检 测 到 56 个 单 倍 型 , 总 
体 的 单 倍 型 多 样 性 (4) 为 0.971, BERE FEE C) 
为 0.0212。 从 单 倍 型 分 布 来 看 ， 除 长 江 下 游 的 上 馈 
种 群 (CJL4〉 和 钱塘 江 种 群 (QT)》 共 享 单 倍 型 Hapl 
和 Hap4 以 外 ,所 有 水 系 都 含有 各 自 特 有 的 单 倍 型 ( 表 
1)。 所 有 单 倍 型 之 间 的 遗传 距离 为 0.09% ~7.78 %， 
平均 遗传 距离 为 2.2%。 
22 ”黑鱼 钙 种 群 的 分 子 系统 发 育 关 系 

为 检测 黑鱼 鲁 种 群 之 间 的 关系 ， 基 于 Cyt b 基 
因 采 用 NJI, MP 和 贝 叶 斯 法 分 别 构建 所 有 个 体 的 分 
子 系统 发 育 树 ， 所 得 结果 基本 一 致 ， 因 此 ， 文 中 仅 
列 出 NJ 树 结果 (图 2)。 即 中 国 黑 鱼 钙 共 分 为 7 个 
谱系 (lineage): 工 黄河 水 系 CHH)、 开 长 江上 游 水 
A (CIJU), MEIRE (QT) + 长 江 中 下 游 (CIM & 
CIL) + 珠江 水 系 CZ. IVBRZLZKA& (OD, VRIE 
水 系 〈HJ)、VL 九 龙 江水 系 〈 开 ) J& VID 253 ZK FS 
CML)， 且 这 些 分 支 都 具有 较 高 的 节点 支持 率 〈 图 
2)。 来 自 于 黄河 水 系 的 黑 鳍 钙 北 方 种 群 与 克 氏 鲁 聚 
在 一 起 ， 位 于 系统 发 育 树 基 部 ， 代 表 北 方 支 系 ,来 
自 于 其 余地 区 的 黑 鳍 钱 则 构成 南方 文系 。 南 方 支 系 
中 的 长 江上 游 种 群 分 化 较 早 ， 处 于 该 类 群 基部 ， 钱 







































































































































































































































































塘 江 上 游 与 长 江 下 游 种 群 (QT 和 CJL4) 亲缘 关系 
较 近 ; 珠江 水 系 种 群 (ZJ) 与 长 江 中 、 下 游 水 系 种 
FÉ (CJM1, CJM2, CJM3, CJL1, CJL2, CJL3 ) KEE 
一 起 ; 福建 广东 等 东南 地 区 种 群 CML, JL, HJ1, HJ2, 
HJ3) 则 位 于 更 为 进化 的 位 置 。 值 得 注意 的 是 ， 黑 
鳍 钱 种 群 系统 发 育 树 清楚 地 识别 了 其 与 水 系 相 对 
应 的 地 理 分 支 ， 南 北 分 支 分 化 明显 ， 所 有 进化 谱系 
时 明显 异域 分 布 (图 1， 图 2)。 

2.3 E8884) [LES [E] 

为 了 解 黑鱼 鲁 种 群 进化 历史 ,本 研究 选择 56 个 
Cyt b 单 倍 型 进行 分 子 钟 分 析 。 结 果 显 示 ， 分 子 钟 线 
性 树 拓 扑 结构 与 NJ 树 结 构 一 致 ， 对 应 7 个 分 文 ， 且 
LEKER (>62%) (图 3)。 中 国 黑 鳍 钙 鱼 类 的 最 
近 共 同 祖先 (the most recent common ancestor, 
TMRCA ) 存 在 于 晚上 新 世 (late-Pliocene), 距 今 ~3.92 
Ma (95% HPD: 2.35-5.85 Ma)， 这 也 是 北方 支 系 与 
南方 文系 分 化 的 时 间 。 南 方 支 系 中 ， 长 江上 游 种 群 
与 其 它 种 群 的 分 化 时 间 为 ~2.84 Ma (95% HPD: 
1.73~4.34 Ma) ,长 江 中 下 游 、 钱 塘 江 与 珠江 种 群 的 
TMRCA 存在 于 早 更 新 世 (early-Pleistocene )， 距 今 ~ 
1.35 Ma (95% HPD: 0.72~2.31 Ma), WELL. SEL. 
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图 2 基于 Cyt b 基因 的 黑 鳍 钱 种 群 NJ 树 (节点 处 数值 为 自 展 支 持 率 ) 
Figure 2 Neighbor-joining (NJ) tree of individual sequences of mtDNA Cyt b gene in S. nigripinnis 
Cnumbers at the nodes indicate bootstrap values?) 
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TMRCA 同样 存在 于 早 更 新 | 
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鳝 钱 种 群 进 入 黑龙 江水 系 进化 成 男 一 个 钱 属 物种 
一 一 克 氏 钱 。 该 时 间 与 九龙 江 和 木兰 溪 种 群 的 分 化 
时 间接 近 (~0.95 Ma; 95% HPD: 0.50~1.57 Ma)， 提 





示 它 们 可 能 在 一 定时 间 范 
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历史 事件 (图 3 )。 
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图 内 经 历 了 相同 的 地 质 
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Figure3  Phylogeny of S. nigripinnis based on clock-enforced Bayesian analysis of Cyt b gene sequences 


和 点 处 数值 为 后 验 概率 ， 比 例 





尺 表示 分 化 时 间 。 


Values on the nodes represent the posterior probabilities; scale bar shows divergence time. 
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中 性 检验 中 , Fu's Fs 检验 支持 整体 


黑鱼 


DAA 


MPRA 


历 了 种 群 扩 张 (Fu’s Fs= 2.954, P=0.017), 而 Tajima’s 
D 检验 则 未 检测 到 种 群 扩张 〈Tajima's D= -0.751， 





P>0.10). FAHREN 








H, Hri 和 SSD 值 结果 均 显 
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系 个 体 可 能 都 经 历 





f 外 ， 其 他 水 





了 种 群 的 近期 扩张 ( 表 2)。 采 用 





1.05%/Ma 的 替代 率 ， 本 研究 推算 出 黑 鳍 钱 在 不 同 水 
系 中 发 生 种 群 扩张 的 时 间 为 0.02~0.47 Ma. 与 





TMRCA 存在 的 时 间 相 比 ， 种 群 扩 张 





表 2 种 群 中 性 检验 、 错 配 分 析 及 种 群 扩张 时 间 估算 


Table2 Statistical tests of neutrality, mismatch analysis, and the time of expansion 





EJE. 























群体 Population Tajima's D* Fu's FS Hri SSD Tau T (Ma) 
黄河 (HH) 1.36522 0.461 0.25000 0.08551 3.9 0.16 
长 江上 游 (CIL) 0.59762 5.682* 0.22963 *** 0.09795**** 312 1.30 
KIP CCIM) 0.22247 —0.54 0.06446 0.38626*** 0.6 0.03 
长 江 下 游 (CML) —0.83593 0.807 0.09010 0.05909 113 0.47 
钱塘 江 CQT) 1.35124 2.722 0.38095*** 0.2182*** 11 0.46 
RET. (OJ) 0.10134 0.085 0.15420 0.01429 0.7 0.03 
木兰 溪 ML) 0.21732 -1.871 0.01769 0.00334 4.7 0.20 
九龙 江 QOL) 1.4451 0.795 0.40000 0.05428 0.9 0.04 
SRIL (HJ) —0.88238 —3.096* 0.03469 0.02104 0.4 0.02 
珠江 OD —0.93302 —0.003 0.22222 0.00299 0.4 0.02 





*; P«0.05; ***. P<0.001. 
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3 Wit 


3. ESÉSHREIÍBUBS1E4 E 5 ve ERBI TITRE pk. 
通过 对 中 国 68 A fies fa STI ZR DNA 序列 
进行 系统 发 育 分 析 ，Zhang et al (2008) ILERE 
鱼 类 是 一 个 单 系 ， 且 黑鱼 钱 (36 尾 ) 由 南 、 北 两 个 
分 支 组 成 ， 揭 示 了 中 国 黑 鳍 钱 种 群 大 至 的 进化 格 
局 。 本 研究 在 增加 大 量 样本 、 扩 大 水 系 履 盖 范 围 和 
密度 后 ， 构 建 了 黑鱼 钙 种 群 系统 发 育 树 ， 同 样 支持 

























































































3.22 ” 黑 鳍 钙 的 生物 地 理 格 局 与 过 程 

在 生物 地 理 分 布 上 ， 利 用 基因 谱系 (gene 
genealogies) 重建 ， 可 以 追溯 近 缘 物种 间或 同 种 族 
群 间 等 位 基因 Calleles) 的 演化 关系 (Avise, 2000). 
黑鱼 鲁 系 统 发 育 树 显示 ，7 个 进化 谱系 分 别 对 应 不 
同 的 水 系 ， 呈 明显 的 异域 分 布 《 图 2)。 北 方 分 支 的 
TMRCA 存在 于 距 今 ~1.03 Ma 的 时 期 ， 而 南方 分 支 
则 为 ~2.84 Ma〈 图 3)。 南 北 种 群 分 化 及 其 稳定 分 布 
格局 的 形成 发 生 于 晚 第 三 纪 上 新 世 ， 提 示 这 一 时 期 




























































































思 鳍 钱 南 北 分 化 的 模式 (图 2)， 并 进一步 支持 北方 
种 群 与 南方 种 群 已 存在 较 大 的 遗传 分 化 。 这 种 清晰 
的 南北 分 化 格局 与 其 他 淡水 鱼 类 有 所 不 同 ， 如 Xia 
et al (2005) IMG] (Pseudogobio vaillanti) 种 
群 分 为 5 ANL, 其 中 , 北方 辽河 种 群 与 南方 珠江 、 
海南 种 群 关系 反而 更 近 。 

KFE RRAIN, Zhang et al (2008) 
UA EHIE A EMERAND. e 
究 结果 进一步 文 持 该 结论 。 分 子 系统 发 育 树 结果 表 
明 ， 克 氏 钙 与 黄河 水 系 黑鱼 钙 聚 在 一 起 ， 使 剩余 分 
文 构成 的 黑鱼 钙 不 能 形成 单 系 ， 而 是 并 系 。 已 有 研 
究 显示 ， 克 氏 钙 的 物种 有 效 性 得 到 广泛 支持 Yue, 
1998; Zhang et al, 2008)。 在 形态 上 ， 克 氏 钱 具有 能 
与 黑 鳍 钱 区 分 的 明显 特征 ， 如 侧线 鳞 数 、 尾 柄 长 和 
斑纹 等 ;在 地 理 分 布 上 ， 前 者 仅 分 布 于 黑龙 江水 系 
而 后 者 则 广 布 于 除 黑 龙 江水 系 以 外 的 淡水 水 系 ， 两 
者 在 空间 上 相互 隔离 《Luo et al, 1977; Yue, 1998); 
且 克 氏 钱 种群 遗传 多 样 性 很 低 CZhang et al, 2008), 
其 物种 形成 可 能 与 黄 基 者 效应 (founder effect) AX. 
本 研究 结果 表明 ， 克 氏 钙 与 黑 鳍 钱 的 分 化 时 间 较 晚 
ir (1.03 Ma， 图 3)， 可 能 还 处 在 不 完全 的 谱系 分 选 
(incomplete lineage sorting) 阶段 ， 因 此 ， 不 能 分 别 
形成 单 系 ， 且 该 物种 分 化 过 程 与 犁 头 鳅 
C Lepturichthys fimbriata ) MU K tE A 3L k CL. 
dolichopterus) 的 分 化 较为 类 似 Tang et al, 2010). 
类 似 的 现象 在 至 类 植物 (Vanderpoorten & Long, 
20060. Hi5&25 (Malay & Paulay, 2010) 和 哺乳 类 
(Edwards et al, 2011). 中 也 有 发 现 ， 被 称 为 出 芽 式 物 
种 形成 (budding speciation) 或 边 域 成 种 Cperipatric 
speciation) 现象 。 我 们 推测 ， 在 地 质 构 造 变动 过 程 
中 ， 一 部 分 黄河 水 系 的 黑 鳍 钙 经 由 可 能 存在 的 路 径 
进入 黑龙 江水 系 ， 而 在 后 来 的 进化 过 程 中 ， 长 期 的 
地 理 隔 离 及 巨大 的 气候 环境 差异 等 导致 了 克 氏 钱 
的 物种 形成 。 





























































































































































































































































































































的 青藏 高 原 和 喜马拉雅 山 隆起 等 重大 地 质 事 件 可 
能 对 黑 鳍 馈 的 生物 地 理 格局 影响 深远 。 
整体 上 看 ， 南 方 分 支 的 分 析 结 果 显示 了 黑鱼 钙 
种 群 由 北向 南 扩散 的 进化 过 程 。 首 先 ， 长 江上 游 种 
群 分 化 较 早 《图 3)。 其 次 ,长江 中 下 游 、 钱 塘 江 和 
珠江 水 系 个 体 聚 在 一 起 成 为 一 个 进化 谱系 ， 且 长 江 
下 游 种 群 (CJL) 与 钱塘 江 种 群 (QT) 之 间 的 遗传 
分 化 很 小 (Fsr=0.034; P=0.162)， 表 明 这 些 地 区 的 
黑 鳝 钱 种 群 关 系 密切 ， 可 能 存在 一 定 的 基因 交流 。 
而 地 理 地 貌 、 鱼 类 组 成 、 分 子 生 物 地 理学 等 方面 的 
调查 则 为 这 一 可 能 性 提供 了 佐证 (Chen et al, 1986; 
Zhu et al, 1988; Zhang & Chen, 1997; Berrebi et al, 
2006; Li et al, 2009; Yang et al, 20122. Pit. KET 
WBIL. JUJEYL UA RM E R Ph E BO HRH EST [8 4st D 
(0.12-0.95 Ma)， 但 各 自 仍 形成 单 系 图 2)， 提 示 
这 些 种 群 可 能 经 历 了 瓶颈 效应 (bottleneck effect) 
或 黄 基 者 效应 (founder event)。 黑 鱼 钱 生活 在 河流 
的 绥 流 环境 或 湖泊 水 库 的 静水 环境 (Yan et al, 
2012), 其 产 卵 于 淡水 河 蚌 的 繁殖 习性 CBánárescu & 
Nalbant, 1973; Luo et al, 1977) 与 地 理 屏 障 一 样 ， 可 
能 成 为 了 限制 其 扩散 分 布 和 基因 交流 的 原因 。 
3.3 地理 隔离 与 种 群 扩张 历史 

地 理 隔 离 Cvicariance) 被 认为 是 物种 异域 分 布 
起 源 的 原因 之 一 〈Ronquist，1997)。 环 境 改变 ， 如 
大 陆 解体 、 高 山 隆起 、 河 流 分 离 等 ， 可 将 连续 的 祖 
先 形态 分 隔 成 不 同 的 地 理 单元 ， 并 进而 在 长 期 进化 
后 形成 遗传 上 或 多 或 少 不 同 的 群体 (Nelson & 
Platnick, 1981; Myers & Giller, 1988)。 地 理 隔 离 在 黑 
鱼 钙 种 群 分 化 过 程 中 可 能 具有 十 分 重要 的 影响 。 本 
研究 结果 显示 ， 黑 鱼 钙 种 群星 明显 的 异域 分 布 ， 不 
同 的 进化 谱系 对 应 不 同 的 水 系 〈 图 2)， 且 各 自 包含 
特有 的 单 倍 型 。 地 理 隔离 在 物种 分 化 历史 中 十 分 和 常 
见 ， 很 多 研究 都 已 证 实 了 这 一 点 CChen et al, 2007; 
Fu & Zeng, 2008; Zhang et al, 2009; Huang et al, 
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2010; Yang et al, 2012). 

发 生地 理 隔离 后 ， 黑 鳍 馈 的 分 布 片段 化 ， 隔 离 
群体 会 经 历 不 同 的 自然 环境 和 和 气候 变化 。 在 缺乏 基 
因 交 流 的 情况 下 ， 各 自演 化 积累 变异 。 本 研究 中 ， 
各 进化 谱系 均 形 成 单 系 群 ， 可 能 是 因为 隔离 的 时 间 
较 长 ， 也 可 能 是 由 群体 的 历史 动态 (demography) 
所 导致 。 而 分 化 时 间 结 果 表 明 ， 前 者 可 能 不 是 黑鱼 
钱 各 进化 谱系 形成 单 系 的 主要 原因 。 因 此 ， 我 们 分 
析 群 体 的 历史 动态 对 单 系 群 形成 的 影响 ， 结 果 提 示 
黑 鳍 钙 为 近期 扩张 的 群体 ， 其 群体 扩张 时 间 为 
0.02-0.47 Ma, f, BE, JLI, ERRE 
种 群 扩张 时 间 为 末次 盛 冰期 Cast glacial maximum, 
LGM; Wang, 1999) 前 后 〈 表 2)。 基 于 此 ， 我 们 推 
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